
                     10        20        30        40        50        60        70        80        90       100       110       120       130       140       150       160       170       180       190       20                            
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MG 
6755156.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MG 
27682661.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
for.AA      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MKIKHYPGKAVDASLSLEGSSAMGALYEANWLRAANQPAAPATTGTKLSRQSSSAGSSFLIEGIS 
Pkg21D.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAAGMLTDREREAIVS~NLTKDVQALREMVRSRESELVKLHREIHKLKSVLQQTTNNLNVTRNEK 
6981402.r   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MGNGSVKPKHSKHPDGQSGNLSNEALRSKVAELEREVKRKDAELQ~~~~~~~~~~~~~~~~EREY 
31982097.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MGNGSVKPKHAKHPDGHSGNLSNEALRSKVLELERELRRKDAELQ~~~~~~~~~~~~~~~~EREY 
PKG2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MGNGSVKPKHSKHPDGHSGNLTTDALRNKVTELERELRRKDAEIQ~~~~~~~~~~~~~~~~EREY 
C09G4.2.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
CG4839.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MACFPRLFHNRSKNKFTPAEDENTDTILNTQDSNVQIGKYIRREEKPLYSPIVTPSASEAKLQRLRQQQQPPGSPPAPARWTLHSVAENGSANNGVQERKFRTNKDKLQAQDACPSGGSAINVIRSSSKLKPVKER 
27709130.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
23956080.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKY        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKX        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
F47F2.1.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
gek.AA      MEYESSEISDITTGSCKKRLTFLKCILSDTTSDQKWAAEFGEDTEGHQFSLDYLLDTFIVLYDECSNSSLRREKGVSDFLKLSKPFVHIVRKLRLSRDDFDILKIIGRGAFGEVCVVQMISTEKVYAMKILNKWEMLKRAETACFREERDVLVFGDRQWITNLHYAFQDNINLYLVMDYYCGGDLLTLLSKFEDKLPEDM 
 
                    210       220       230       240       250       260       270       280       290       300       310       320       330       340       350       360       370       380       390       40                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        TLRDLQYALQ~EKIEELRQRDAL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IDELELELD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QKDELIQKLQNELDKYRSVIRPATQQAQKQSASTLQGEPR~~~TKRQAISAEPTAFDIQDLS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6755156.m   TLRDLQYALQ~EKIEELRQRDAL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IDELELELD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QKDELIQKLQNELDKYRSVIRPATQQAQKQSASTLQGEPR~~~TKRQAISAEPTAFDIQDLS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27682661.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEAGEKHFE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ERG~~~~~~PSGIERQSKIIR~~~~ECGFRMLTDLPPLPE~~~EVSDAIALMS~VLAAKLIV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
for.AA      ALSKYQMTLENIRQLELQSRDKR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IASTIKELSGYRPSALQHHQQQQMHNVWVAEDQDQEHEELEDASEGKEKLASIQEPPAVNHYVLDPTERPRVPR~~~PRQQFSVKPPSLRRSQTMSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
Pkg21D.AA   AKKKLYSLPEQCGEQESRNQNPH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LCSSCGMVLP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TSPEFALEALSLGPLSPLASTSSASPSGRTSADEVRPKAMPA~~~AIKKQGVSAESCVQSMQQS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6981402.r   HLKELREQLA~KQTVAIAELTEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQSKCIQLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KLQDVIHVQGGSPLQASPDKVPLDVHRKTSGLVSLHSRR~~~GAKAGVSAEPTSRTYDLNKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31982097.m  HLKELREQLA~KQTVAIAELTEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQSKCIQLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KLQDVIHVQGGSPLQASPDKVPLDVHRKTSGLVSLHSRR~~~GAKAGVSAEPTTRTYDLNKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PKG2        HLKELREQLS~KQTVAIAELTEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQNKCIQLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KLQDVVHMQGGSPLQASPDKVPLEVHRKTSGLVSLHSRR~~~GAKAGVSAEPTTRTYDLNKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C09G4.2.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSVFKCLPT~~~IYFLPLVRECRIRAFETIG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
CG4839.AA   RPTALPTEVPSIEIEDVRDAKDTGDGMDSLGERVQPGANAHVDVVDGGGKSKLKVNVNGIIDESVAHDDDYDTPSSNSIATTPVTEGPVKFFIGHTQELSAQQTDDTLSCQSSDANNNSAAKLTNGVVPQEQPEREMGKQQALQAPPRAKSSSNVSLNYLAKSQTDSQRRRRVSTMPDINIPPAPPLPPELLVPGTPLHL 
27709130.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
23956080.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKY        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKX        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
F47F2.1.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
gek.AA      AKFYITEMILAINSIHQIRYVHRDIKPDNVLLDKRGHVRLADFGSCLRLDKDGTVQSNVAVGTPDYISPEILRAMEDGKGRYGTECDWWSLGVCMYEMLYGETPFYAESLVETYGKIMNHQNCFNLPSQETLNYKVSETSQDLLCKLICIPENRLGQNGIQDFMDHPWFVGIDWKNIRQGPAPYVPEVSSPTDTSNFDVD 
 
                    410       420       430       440       450       460       470       480       490       500       510       520       530       540       550       560       570       580       590       60                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        ~~~~HVTLPFYPKSPQSKD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LIKEAILDNDFMKNLELS~QIQEIVDCMYPVEYGKDSCIIKEGDVGS~~~~~~~~~~~LVYVME~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6755156.m   ~~~~HVTLPFYPKSPQSKD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LIKEAILDNDFMKNLELS~QIQEIVDCMYPVEYGKDSCIIKEGDVGS~~~~~~~~~~~LVYVME~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27682661.r  ~~~~HFLLENLKQVPQYQS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PTR~~~~~~~~~FQLTLT~DTCSRVSMHSQVSKAGTSHSAVPWSSGS~~~~~~~~~~~VVSALI~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
for.AA      ~PPSYATLRSPPKIKENLSKSSSAYSTFSSAAEDS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QDQVVICQQPQRLMAPPPREPPPEPPKRVSKPLS~RSQTSVQRYATVRMPNQTTSFSRSVVRSRDSTASQRRLSLEQAIEGLKLEGEKAVRQKSPQISPAASSNGSSKDLNGEGFCIPRPRLIVPVHTYARR 
Pkg21D.AA   ~~~YSIPIPKYEKDFSDKQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QIKDAIMDNDFLKNIDAS~QVRELVDSMYSKSIAAGEFVIREGEVGAH~~~~~~~~~LYVSA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6981402.r   ~PEFSFEKARVRKDSSEKK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LITDALNKNQFLKRLDPQ~QIKDMVECMYGRNYQQGSYIVKQGEPGNH~~~~~~~~~IFVLA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31982097.m  ~PEFSFEKARVRKDSSEKK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LITDALNKNQFLKRLDPQ~QIKDMVECMYGRNYQQGSYVIKQGEPGNH~~~~~~~~~IFVLA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PKG2        ~PEFSFEKARVRKDSSEKK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LITDALNKNQFLKRLDPQ~QIKDMVECMYGRNYQQGSYIIKQGEPGNH~~~~~~~~~IFVLA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C09G4.2.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NALRLNSFLRNLDAT~QIEKISSAMYPVEVPAGAIIIRQGDLGSI~~~~~~~~~MYVIQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
CG4839.AA   RKKRSMERQQQQKQQEQQQQQEIQQDATNSQDQMAGAEESHKSSDSSTPKTHRVEGGLIYVRPNFPIQSDIEIESIAKDEGTRNLIRTAIERNDFLNNLMDKERKEMVINAMAPASYRKHSLIIREHEEGSE~~~~~~~~~IYVSA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27709130.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
23956080.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKY        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKX        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
F47F2.1.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
gek.AA      DNDVRLTDSIPPSANPAFSGFHLPFIGFTFSLTSSSTLDSKKNQSSGFGDDTLDTISSPQLAILPSNNSETPVDSVQLKALNDQLAALKQEKAELSKQHNEVFERLKTQDSELQDAISQRNIAMMEYSEVTEKLSELRNQKQKLSRQVRDKEEELDGAMQKNDSLRNELRKSDKTRRELELHIEDAVIEAAKEKKLREHA 
 
                    610       620       630       640       650       660       670       680       690       700       710       720       730       740       750       760       770       780       790       80                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DGKVEVTKEGVKLCTMGPGKVFGELAILYNCTRTATVKTL~VNVKLWAIDRQCFQTIMMRTGLIKHTEYMEFLKSVPTFQSLPEEILSKLADVLEETHYENGEYIIRQGARGDTFFIISKGTVNVTREDSPSE~DPVFLR 
6755156.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DGKVEVTKEGVKLCTMGPGKVFGELAILYNCTRTATVKTL~VNVKLWAIDRQCFQTIMMRTGLIKHTEYMEFLKSVPTFQSLPDEILSKLADVLEETHYENGEYIIRQGARGDTFFIISKGQVNVTREDSPSE~DPVFLR 
27682661.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RGQLKLGPK~~~~~~~~~~~~~~~~~~NYECEKNADSKSK~MELKR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VKPVP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QSCHSSTF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
for.AA      RRTGNLKEQSSGGQEEEAEKGKGWKDFYVLSQDRHSSFYINRIGQNYDYDYPINFNIFSPDGRVEVSREGKYLSTLSGAKVLGELAILYNCQRTATITAI~TECNLWAIERQCFQTIMMRTGLIRQAEYSDFLKSVPIFKDLAEDTLIKISDVLEETHYQRGDYIVRQGARGDTFFIISKGKVRVTIKQQDTQ~EEKFIR 
Pkg21D.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AGEFAVMQQGKVLDKMGAGKAFGELAILYNCTRTASIRVLSEAARVWVLDRRVFQQIMMCTGLQRIENSVNFLRSVPLLMNLSEELLAKIADVLELEFYAAGTYIIRQGTAGDSFFLISQGNVRVTQKLTPTSPEETELR 
6981402.r   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EGRLEVFQGEKLLSSIPMWTTFGELAILYNCTRTASVKAI~TNVKTWALDREVFQNIMRRTAQARDEEYRNFLRSVSLLKNLPEDKLTKIIDCLEVEYYDKGDYIIREGEEGSTFFILAKGKVKVTQSTEGHD~QPQLIK 
31982097.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EGRLEVFQGEKLLSSIPMWTTFGELAILYNCTRTASVKAI~TNVKTWALDREVFQNIMRRTAQARDEEYRNFLRSVSLLKNLPEDKLTKIIDCLEVEYYDKGDYIIREGEEGSTFFILAKGKVKVTQSTEGHD~QPQLIK 
PKG2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EGRLEVFQGEKLLSSIPMWTTFGELAILYNCTRTASVKAI~TNVKTWALDREVFQNIMRRTAQARDEQYRNFLRSVSLLKNLPEDKLTKIIDCLEVEYYDKGDYIIREGEEGSTFFILAKGKVKVTQSTEGHD~QPQLIK 
C09G4.2.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EGKVQVVKDNRFVRTMEDGALFGELAILHHCERTATVRAI~ESCHLWAIERNVFHAIMMESAREKTMSFKRHLKYSARFGGYPEEVLLRIAEFCTEMRYDAREELVVKPQY~~~VYLVCRGSVLCDDQGEVSK~~~~~~~ 
CG4839.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EGQYDVIRGGQLVASFGPATVFGELAILYNAPRQASIEAA~TDARVWKIARETFRAIMQISGSREREENLQFLRSAPFLQEFDQSLLLKVVDLLQRKFYETDSCIVREGELGNEFYIIRCGTVTIKKLDEQQQ~~EQIVA 
27709130.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
23956080.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEPPAGAAATVK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKY        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEAPGPAQAAAA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKX        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEAPGLAQAAAA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
F47F2.1.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
gek.AA      EDCCRQLQMELRKGSSSVETTMPLSISSEMSSYEIERLELQFSEKLSHQQTRHNMELEALREQFSELENANLALTKELQQTQERLKYTQMESITDSAETLLELKKQHDLEKSSWFEEKQRLSSEVNLKSKSLKELQAEDDEIFKELRMKREAITLWERQMAEIIQWVSDEKDARGYLQALATKMTEELEYLKHVGTFNNN 
 
 



                    810       820       830       840       850       860       870       880       890       900       910       920       930       940       950       960       970       980       990       10                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        TLGKGDWFGEKALQGEDVRTANVIAA~~EAVTCLVIDRDSFKHLIGGLDDVSNKAYEDAEAKAKYEAEAAF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FANLKLSDFNIIDTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVQLKSEE~~~SKTFAMKILKKRHIVDTRQQEHIR~SEKQIMQGAH~SDFIVRLYRTF 
6755156.m   TLGKGDWFGEKALQGEDVRTANVIAA~~EAVTCLVIDRDSFKHLIGGLDDVSNKAYEDAEAKAKYEAEAAF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FANLKLSDFNIIDTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVQLKSEE~~~SKTFAMKILKKRHIVDTRQQEHIR~SEKQIMQGAH~SDFIVRLYRTF 
27682661.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~IRSTRVSAS~~KKFPFFHIK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KSRYEAEAAF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FANLKLSDFNIIDTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVQLKSEE~~~SKTFAMKILKKRHIVDTRQQEHIR~SEKQIMQGAH~SDFIVRLYRTF 
for.AA      MLGKGDFFGEKALQGDDLRTANIICESADGVSCLVIDRETFNQLISNLD~~~~~~~~~~EIKHRYDDEGAMER~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RKINEEFRDINLTDLRVIATLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVQTNGDS~~~SRSFALKQMKKSQIVETRQQQHIM~SEKEIMGEAN~CQFIVKLFKTF 
Pkg21D.AA   TLSRGDYFGEQALINEDKRTANIIALS~PGVECLTLDRDSFKRLIGDLCELKEKDYGDESRKLAMKQAQESCRDEP~~~~~~~~~~~~~~~KEQLQQEFPDLKLTDLEVVSTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IGGFGRVELVKAHHQDR~~VDIFALKCLKKRHIVDTKQEEHIF~SERHIMLSSR~SPFICRLYRTF 
6981402.r   TLQKGEYFGEKALISDDVRSANIIAEE~NDVACLVIDRETFNQTVGTFDELQKYLEGYVATLNRDDEKRHAKRSMSSWKLSKALSLEMIQLKEKVARFSSTSPFQNLEIIATLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVKVKNEN~~~~IAFAMKCIRKKHIVDTKQQEHVY~SEKRILEELC~SPFIVKLYRTF 
31982097.m  TLQKGEYFGEKALISDDVRSANIIAEE~NDVACLVIDRETFNQTVGTFDELQKYLEGYVATLNRDDEKRHAKRSMSSWKLSKALSLEMIQLKEKVARFSSTSPFQNLEIIATLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVKVKNEN~~~~VAFAMKCIRKKHIVDTKQQEHVY~SEKRILEELC~SPFIVKLYRTF 
PKG2        TLQKGEYFGEKALISDDVRSANIIAEE~NDVACLVIDRETFNQTVGTFEELQKYLEGYVANLNRDDEKRHAKRSMSNWKLSKALSLEMIQLKEKVARFSSSSPFQNLEIIATLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VGGFGRVELVKVKNEN~~~~VAFAMKCIRKKHIVDTKQQEHVY~SEKRILEELC~SPFIVKLYRTF 
C09G4.2.AA  ~IVAGQDFELRCGRKGRFERFFVLEGP~~~AHLIKMHVEQLCKALDTTD~~~~~~~~~LDDEIRPRASSTIEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ADVELEDLQRVSTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MGGFGRVELVRSASSR~~~~~TYALKIMNKAHIVETKQESHVV~SERRILMQCD~NDYIVRMYKTY 
CG4839.AA   NRKRGDYFGEQALLNADVRQASVYADA~PGTEVLMLDREAFISYLGTIKQLREKPSSQRNDTSGRSSTKSLEFDN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EYSQVAISELKKIATLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~CGAFGRVDLVAYNQQA~~~~~~LALKIIKKIEVVKQDQIEHVY~NEKNVMIKCRQSPFIVQLYRTY 
27709130.r  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDVG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TGTFGRVNLVKEKTGR~~~~RYCALKIMSIPDVIRLKQEQHVQ~NEKAVLKEIN~HPFLIKLLWTD 
23956080.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~DPDHDPVKTKVS~~APAADPKPRT~SSQKAGHS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQDWDTIATVG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TGTFGRVNLVKEKTGR~~~~QYCALKIMSIPDVIRLKQEQHVQ~NEKAVLKEIN~HPFLIKLLWTG 
PRKY        ~~~~~~~~~~~~~~~~ESNSREVTEDAADWAPALCPSPEARSPEAPAYR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQDCDALVTMG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TGTFGRVHLVKEKTAK~~~~HFFALKVMSIPDVIRRKQEQHVH~NEKSVLKEVS~HPFLIRLFWTW 
PRKX        ~~~~~~~~~~~~~~~~ESDSRKVAEETPDGAPALCPSPEALSPEPPVYS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQDFDTLATVG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TGTFGRVHLVKEKTAK~~~~HFFALKVMSIPDVIRLKQEQHVH~NEKSVLKEVS~HPFLIRLFWTW 
F47F2.1.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRQTQHVH~NEKRVLLQLK~HPFIVKMYASE 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~GNAAAAKKGXEQESVKEFLAKAKEDFLKKWETPSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NTAQLDQFDRIKTLG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TGSFGRVMLVKHKESG~~~~NHYAMKILDKQKVVKLKQIEHTL~NEKRILQAVN~FPFLVKLEFSF 
gek.AA      GVDNKNWRNRRSQKLDKMELLNLQSALQREIQAKNMISDELSQTRSDLISTQKEVRDYKKRYDSILHDFQKKETELRDLQKGGLEYSESFLNKSTHHGLSSAFFRDMSKNSEIIDSAESFGNESGDNFTPNFFQSGNSGMLFNYEPKYAGKNNKDHSSMKEASVSDLSREESDQLVKESQKKVPGNTAIHQFLVRTFSSP 
 
                    1010      1020      1030      1040      1050      1060      1070      1080      1090      1100      1110      1120      1130      1140      1150      1160      1170      1180      1190      12                 
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        KDSKYLYMLMEACLGGELWTILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFEDSTTRFYTACVVEAFAYLHSKGIIYRDLKPENLILDHRGYAKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGFGKKTWTFCGTPEYVAPEIILNKG 
6755156.m   KDSKYLYMLMEACLGGELWTILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFEDSTTRFYTACVVEAFAYLHSKGIIYRDLKPENLILDHRGYAKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGFGKKTWTFCGTPEYVAPEIILNKG 
27682661.r  KDSKYLYMLMEACLGGELWTILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFEDSTTRFYTACVVEAFAYLHSKGIIYRDLKPENLILDHRGYAKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGFGKKTWTFCGTPEYVAPEIILNKG 
for.AA      KDKKYLYMLMESCLGGELWTILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DKGNFDDSTTRFYTACVVEAFDYLHSRNIIYRDLKPENLLLNERGYVKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLQTGRKTWTFCGTPEYVAPEVILNRG 
Pkg21D.AA   RDEKYVYMLLEACMGGEIWTMLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFEDNAAQFIIGCVLQAFEYLHARGIIYRDLKPENLMLDERGYVKIVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKQIGTSSKTWTFCGTPEYVAPEIILNKG 
6981402.r   KDNKYVYMLLEACLGGELWSILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFDEPTSKFCVACVTEAFDYLHRLGIIYRDLKPENLILDADGYLKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGSGQKTWTFCGTPEYVAPEVILNKG 
31982097.m  KDNKYVYMLLEACLGGELWSILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFDEPTSKFCVACVTEAFDYLHRLGIIYRDLKPENLILDADGYLKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGSGQKTWTFCGTPEYVAPEVILNKG 
PKG2        KDNKYVYMLLEACLGGELWSILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRGSFDEPTSKFCVACVTEAFDYLHRLGIIYRDLKPENLILDAEGYLKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKIGSGQKTWTFCGTPEYVAPEVILNKG 
C09G4.2.AA  RDSEKIYMLMEPCLGGEIWTILR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KKGRFDNDLTRFYCAGAMEALEYLHRKNIVYRDLKPENMLLDRNGWPKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLKNGGRTWTFCGTAEYVAPEIVLNKG 
CG4839.AA   RNDKYVYFLMEACMGGDVWTVMS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KRQYFDEKTAKFIAGCVVEAFDYLHSHHFIYRDLKPENLMLGTDGYCKLVDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKFVRQNEKTNTFAGTPEYVAPEIILDRG 
27709130.r  HDNRFLYMLMEFVPGGELFTYLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRGRFSSVAAIFYATEIVCAIEYLHSKEIVYRDLKPENILLDREGHIKLTDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLVD~~RTWTLCGTPEYLAPEVIQSKG 
23956080.m  HDNRFLYMLMEFVPGGELFTYLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRGRFSSVASVFYATEIVCAIEYLHSKEIVYRDLKPENILLDREGHIKLTDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLVD~~RTWTLCGTPEYLAPEVIQSKG 
PRKY        HEERFLYMLMEYVPGGELFSYLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRGHFSSTTGLFYSAEIICAIEYLHSKEIVYRDLKPENILLDRDGHIKLTDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLVD~~RTWTLCGTPEYLAPEVIQSKG 
PRKX        HDERFLYMLMEYVPGGELFSYLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRGRFSSTTGLFYSAEIICAIEYLHSKEIVYRDLKPENILLDRDGHIKLTDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKKLVD~~RTWTLCGTPEYLAPEVIQSKG 
F47F2.1.AA  KDSNHLYMIMEFVPGGEMFSYLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ASRSFSNSMARFYASEIVCALEYIHSLGIVYRDLKPENLMLSKEGHIKMADFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKELRD~~RTYTICGTPDYLAPESLARTG 
1l3r_E      KDNSNLYMVMEYVAGGEMFSHLR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RIGRFXEPHARFYAAQIVLTFEYLHSLDLIYRDLKPENLLIDQQGYIQVTDFG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FAKRVKG~~RTWXLCGTPEYLAPEIILSKG 
gek.AA      TKCNHCTSLMVGLTRQGVVCEICGFACHTICCQKVPTTCPVPMDQTKRPLGIDPTRGIGTAYEGYVKVPKSGVIKRGWIRQFVVVCDFKLFLYDISPDRCALPSVSVSQVLDMRDPEFSVGSVRESDVIHAAKKDVPCIFKIKTALIDGGLSLNTLMLADNESEKSKWVIALGELHRILKRNSLPNTAIFKVNEILDNTL 
 
                    1210      1220      1230      1240      1250      1260      1270      1280      1290      1300      1310      1320      1330      1340      1350      1360      1370      1380      1390      14                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
PKG1        HDISADYWSLGILMYELLTGSPPFSGPDPMKTYNIILRGIDMIEFPKKIAKNAANLIKKLCRDNPSERLGNLKNGVKDIQKHKWFEGFNWEGLRK~~~~~~GTLTPPIIPSVASPTDTSNFDSFPE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DNDEPPPDDNSGWDIDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6755156.m   HDISADYWSLGILMYELLTGSPPFSGPDPMKTYNIILRGIDMIEFPKKIAKNAANLIKKLCRDNPSERLGNLKNGVKDIQKHKWFEGFNWEGLRK~~~~~~GTLTPPIIPSVASPTDTSNFDSFPE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DSDEPPPDDNSGWDIDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27682661.r  HDISADYWSLGILMYELLTGSPPFSGPDPMKTYNIILRGIDMIEFPKKIAKNAANLIKKLCRDNPSERLGNLKNGVKDIQKHKWFEGFNWEGLRK~~~~~~GTLTPPIIPSVASPTDTSNFDSFPE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DSDEPPPDDNSGWDIDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
for.AA      HDISADYWSLGVLMFELLTGTPPFTGSDPMRTYNIILKGIDAIEFPRNITRNASNLIKKLCRDNPAERLGYQRGGISEIQKHKWFDGFYWWGLQN~~~~~~CTLEPPIKPAVKSVVDTTNFDDYPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DPEGPPPDDVTGWDKDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
Pkg21D.AA   HDRAVDYWALGILIHELLNGTPPFSAPDPMQTYNLILKGIDMIAFPKHISRWAVQLIKRLCRDVPSERLGYQTGGIQDIKKHKWFLGFDWDGLAS~~~~~~QLLIPPFVRPIAHPTDVRYFDRFPC~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DLNEPP~DELSGWDADF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
6981402.r   HDFSVDFWSLGILVYELLTGNPPFSGIDQMMTYNLILKGIEKMDFPRKITRRPEDLIRRLCRQNPTERLGNLKNGINDIKKHRWLNGFNWEGLKA~~~~~~RSLPSPLRRELSGPIDHSYFDKYPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EKGVPP~DEMSGWDKDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31982097.m  HDFSVDFWSLGILVYELLTGNPPFSGIDQMMTYNLILKGIEKMDFPRKITRRPEDLIRRLCRQDPTERLGNLKNGINDIKKHRWLNGFNWEGLKA~~~~~~RSLPSPLRRELSGPIDHSYFDKYPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EKGVPP~DEMSGWDKDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PKG2        HDFSVDFWSLGILVYELLTGNPPFSGVDQMMTYNLILKGIEKMDFPRKITRRPEDLIRRLCRQNPTERLGNLKNGINDIKKHRWLNGFNWEGLKA~~~~~~RSLPSPLQRELKGPIDHSYFDKYPP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EKGMPP~DELSGWDKDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C09G4.2.AA  HDLSVDIWALGIFMCELLTGSPPFSSTDPMVTYNAILKGLEKWAWPRFVTKEAIDMMLSLCKYEPTERLG~~FGDIGEIRHHIWFDNFDFVGFRA~~~~~~HRIRPPFIPSVANDIDTSNFDTFPA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FDNFASGSDESGWDIDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
CG4839.AA   HDRAVDYWALGILVYELLVGKTPFRGVNQIKIYQQILSGIDVIHMPSRIPKSAQHLVRHLCKQLPAERLGYQRKGIADIKRHSWFESLDWQRLKL~~~~~~KQLPSPIKRPLKSWTDLQYFGPSGV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ENDYEPPEELSGWDKDF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27709130.r  HGRAVDWWALGILIFEMLSGFPPFFDDNPFGIYQKILAC~~KIDFPRQLDFTSKDLIKKLLVVDRTRRLGNMKNGAEDIKRHRWFRGVEWESVPQ~~~~~~RKLKPPIVPKLSSDGDISNFETYPEG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ELDKTPSVSDEDLETFKNF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
23956080.m  HGRAVDWWALGILIFEMLSGFPPFFDDNPFGIYQKILAC~~KIDFPRQLDFTSKDLIKKLLVVDRTRRLGNMKNGAEDIKRHRWFRGVEWESVPQ~~~~~~RKLKPPIVPKLSGDGDISNFETYPES~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ELDKTPSVSDKDLETFKNF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKY        HGRAVDWWALGILIFEMLSGFPPFFDDNPFGIYQKILAG~~KLYFPRHLDFHVK~~~~~~~~~~~~~~TGRMM~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
PRKX        HGRAVDWWALGILIFEMLSGFPPFFDDNPFGIYQKILAG~~KIDFPRHLDFHVKDLIKKLLVVDRTRRLGNMKNGANDVKHHRWFRSVDWEAVPQ~~~~~~RKLKPPIVPKIAGDGDTSNFETYPEN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DWDTAAPVPQKDLEIFKNF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
F47F2.1.AA  HNKGVDWWALGILIYEMMVGKPPFRGKTTSEIYDAIIEH~~KLKFPRSFNLAAKDLVKKLLEVDRTQRIGCMKNGTQDVKDHKWFEKVNWDDTLH~~~~~~LRVEPPIVPTLYHPGDTGNFDDYEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DTTGGPLCSQRDRDLFAEW~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      YNKAVDWWALGVLIYEMAAGYPPFFADQPIQIYEKIVSG~~KVRFPSHFSSDLKDLLRNLLQVDLTKRFGNLKNGVNDIKNHKWFATTDWIAIYQ~~~~~~RKVEAPFIPKFKGPGDTSNFDDYEE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EEIRVXINEKCGKEFTEF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
gek.AA      SLIRNALCSVIIYPNQILLGTEDGLFYINLDQYEIARIGESKKILQLWYIEEEQILVILCGKQRNLRLLPIRALEASDVEWIKVVESKNCISACTGIIRRFPNIVYSFIIALKRPNNHTQIVVYEINRTRTRHQKTCEFTIGYMAQHLQILSDMRLVVAHQSGFTAYFLRGEATAMSLVHPENQLCAFLNYSGVDAVRVI 
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